



































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































Catalogue of Life  Marine and terrestrial species  1 333 403  http://www.catalogueoflife.org/col/ 
GBiF  Marine and terrestrial species  919 873  http://www.gbif.org/ 
Itis  Marine and terrestrial species  518 498  http://www.itis.gov/ 




ERMS  Marine species  31 000  http://www.marbef.org/data 












































































































































































































































































their  response  to  environmental  factors  (Ricklefs  and  Shluter,  1993).  On  a  large  scale, 
metacommunities  are  formed: metacommunities  are  local  communities  connected by  the 
dispersal of multiple  species  (Hubbell, 2001). Leibold et al.  (2004)  suggested  four  types of 
metacommunities:  the species sorting, source‐sink dynamics,  the neutral model and patch 
dynamics type. Here, research on metacommunities  is  impaired, since  little  is known about 
the dispersal capacities of nematode species. Nevertheless, we  touch upon  two aspects  in 
the discussion: patch dynamics and species sorting.  
In  this  study,  the  importance  of  both  local  and  regional  factors  on  biodiversity  will  be 
addressed:  local  processes  involve  species  interactions  and  will  be  investigated  by  null 
models  involving  ‘species  assembly  rules’.  On  a  larger  scale,  environmental  factors  are 
assumed to be important. The influence of these abiotic factors on biodiversity and species 
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 Variable type  variable  BPNS  SBNS  Source 
Anthropogenic  Intensity of sand extraction  x    FOE 
Biochemical  
 
Average total suspended matter  x  x  Belcolour 
Maximum total suspended matter  x  x  Belcolour 
Minimum total suspended matter  x  x  Belcolour 
Average chlorophyll content  x  x  Belcolour 
Maximum chlorophyll content  x  x  Belcolour 
Minimum chlorophyll content  x  x  Belcolour 
Average salinity  x    Belcolour 
Maximum salinity  x    Belcolour 
Minimum salinity  x    Belcolour 
Current prop. 
 
Minimum bottom shear stress  x    MUMM 
Mean bottom shear stress  x    MUMM 
Maximum bottom shear stress  x    MUMM 
Size of the residual currents  x    MUMM 
Maximum depth‐averaged current velocity   x    MUMM 
Magnitude of the residual transports  x    MUMM 
Residual currents  x    MUMM 
Residual transports  x    MUMM 
Tidal amplitude  x    MUMM 
Maximum current velocity at the bottom layer  x    MUMM 
Average current velocity at the bottom layer  x    MUMM 
Oceanographic 
 
Water depth  x  x  RCMG & RNLN  
Slope of the sea bottom  x    RCMG 
Bathymetric Position Index (1600 m range)  x    RCMG 
Bathymetric Position Index (240 m range)  x    RCMG 
Rugosity of the bottom  x    RCMG 
Orientation of the slope of the bottom  x    RCMG 
Sediment 
 
Median grain size   x  x  RCMG & TNO 
Gravel content  x    RCMG 
Sand content (63 µm ‐ 2 mm)  x    RCMG 
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        (Eq. 2.3) 




























































































































































C‐score  2260.0  2259.4  2259.1 
T‐score  2828.2  2827.6  2827.3 
Checker  2724.0  2730.0  2785.0 
Fixed‐Equiprobable 
(p/a) 
C‐score  2259.8 (>)  2259.3 (>)  2259.4 (>) 
T‐score  2828.0 (<)  2827.5 (<)  2827.6 (<) 
V‐score  6.97 (<)  6.97 (<)  6.97 (<) 










































































































































































































































































































































































































































































































































































































Variable  Abbreviation  Unit  Min  Max 
Moran’s I 
(p<0.001) 
Anthropogenic  *  Intensity of sand extraction  sand_extr  #/year  0  14890  0.37 
Biochemical  Average total suspended matter  TSM_mean  g.m‐3  2.1  24.4  0.97 
Maximum total suspended matter  TSM_max  g.m‐3  3.9  43.7  0.9 
*  Minimum total suspended matter  TSM_min  g.m‐3  0.58  9.95  0.82 
*  Average chlorophyll content  chl_mean  mg.m‐3  2.3  17.6  0.7 
Maximum chlorophyll content  chl_max  mg.m‐3  6.6  35.2  0.82 
*  Minimum chlorophyll content  chl_min  mg.m‐3  0.04  4.27  0.24 
Average salinity  sal_mean  30.2  35.2  0.97 
*  Maximum salinity  sal_max  31.5  35.5  0.9 
Minimum salinity  sal_min  29.5  34.5  0.92 
Current  *  Minimum bottom shear stress  Bstri  N.m‐2  0  0.105  0.82 
Mean bottom shear stress  Bstrm  N.m‐2  0.008  1.08  0.47 
Maximum bottom shear stress  Bstrx  N.m‐2  0.07  8.33  0.21 
Size of the residual currents  Mcur  m.s‐1  0.002  0.077  0.39 
*  Maximum depth‐averaged current velocity  Mmax  m.s‐1  0.12  1.17  0.18 
Magnitude of the residual transports  Mtra  m.s‐1  0.002  0.138  0.49 
*  Residual currents  Rcur  m.s‐1  ‐0.023  0.07  0.33 
Residual transports  Rtra  m.s‐1  ‐0.029  0.121  0.5 




Umax  m.s‐1  ‐0.66  1.11  0.25 
*  Average current velocity at the bottom layer  Umea  m.s‐1  0.04  0.62  0.54 
Topographic  Water depth  depth  m  2.2  41.9  0.64 
*  Slope of the sea bottom  slope  °  0.03  2.89  0.51 
*  Bathymetric Position Index (1600 m range)  bpi_1_20  ‐  ‐495  206  0.48 
*  Bathymetric Position Index (240 m range)  bpi_1_3  ‐  ‐316  183  0.27 
Rugosity of the bottom  rugosity  m2.m‐2  1  1.0014  0.28 
Orientation of the slope of the bottom  aspect  °  34  354  0.16 
Sediment  *  Median grain size  d50  µm  38  654  0.56 
*  Gravel content  gravel  weight%  0  34  0.24 
*  Sand content (63 µm ‐ 2 mm)  sand  %  4.7  100  0.7 
*  Silt‐clay content (0‐63 µm)  mud  %  0  95  0.7 
Time  Year of collection  year  year  1972  2004 
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S  0.68  0.12 (± 0.03)  3    0.31  ‐0.009 (± 0.011)  8 
Sch1  0.62  0.01 (± 0.03)  9    0.3  0.001 (± 0.006)  10 
Sch2  0.62  0.01 (± 0.02)  9    0.3  ‐0.003 (± 0.007)  9 
ES(20)  0.71  0.09 (± 0.02)  5    0.37  ‐0.004 (± 0.004)  10 
ES(25)  0.71  0.14 (± 0.04)  5    0.38  0.004 (± 0.009)  9 
ES(50)  0.71  0.05 (± 0.02)  8    0.38  0.002 (± 0.005)  10 
ES(100)  0.7  0.07 (± 0.02)  7    0.36  0.001 (± 0.010)  8 
ES(150)  0.69  0.08 (± 0.01)  8    0.34  0.000 (± 0.007)  9 
ES(200)  0.68  0.06 (± 0.02)  7    0.32  ‐0.010 (± 0.011)  8 
Δ  0.71  0.14 (± 0.03)  4    0.36  0.027 (± 0.007)  6 
Δ∗  0.55  ‐0.03 (± 0.02)  10    0.38  ‐0.005 (± 0.007)  9 
Δ+  0.26  ‐0.05 (± 0.02)  8    0.16  ‐0.006 (± 0.003)  10 
H'  0.68  0.13 (± 0.03)  6    0.37  0.018 (± 0.010)  8 



























Diversity  r CCC  N 
index   of test sets  of test sets (p<0.05)
S  0.83 (≤ 0.03)  0.79 (≤ 0.04)   2 
Sch1  0.81 (≤ 0.03)  0.78 (≤ 0.04)   3 
Sch2  0.82 (≤ 0.03)  0.80 (≤ 0.03)  1 
ES(20)  0.92 (≤ 0.02)  0.89 (≤ 0.02)   10 
ES(25)  0.89 (≤ 0.03)  0.87 (≤ 0.03)   10 
ES(50)  0.90 (≤ 0.02)  0.88 (≤ 0.03)   10 
ES(100)  0.87 (≤ 0.03)  0.86 (≤ 0.03)   8 
ES(150)  0.85 (≤ 0.02)  0.82 (≤ 0.03)   5 
ES(200)  0.84 (≤ 0.02)  0.82 (≤ 0.03)   3 
Δ  0.91 (≤ 0.04)  0.89 (≤ 0.04)   0 
Δ∗  0.69 (≤ 0.05)  0.66 (≤ 0.05)   2 
Δ+  0.45 (≤ 0.09)  0.41 (≤ 0.09)   0 
H'  0.91 (≤ 0.02)  0.89 (≤ 0.03)   10 





































































































































































































































































































































































































































































































































































































Parameter  Description  Min.  Max.  Median    Min.  Max.  Median 
S  species richness  1  77  30   
ES(25)  expected species richness  1  19  13   
d50  median grain size (µm)  99  541  261    4  692  317 
Silt‐clay  silt‐clay fraction (%)  0.01  95  1.3    0  84  0.053 
TSM_mean  average total suspended matter (g.m‐³)  1.9  24  8.1    1  24  2.6 
TSM_max  maximum total suspended matter (g.m‐³)  3.8  50  28    2.3  66  7.3 
TSM_min  minimum total suspended matter (g.m‐³)  0.55  10  1.2    0.2  14  0.8 
Chl_mean  average chlorophyll a (mg.m‐3)  2  12  4.9    1.3  26  3.2 
Chl_max  maximum chlorophyll a (mg.m‐3)  4.3  35  22    2.7  39  12 
Chl_min  minimum chlorophyll a (mg.m‐3)  0.04  2.3  1.3    0.04  20  1.1 
Depth  depth of the water column (m)  2  44  15    ‐1.3  53  26 
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 ∑ ൫ݖכሺ࢞ఈሻ െ ݖሺ࢞ఈሻ൯௠ఈୀଵ    (Eq. 4.6) 
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ఈୀଵ   (Eq. 4.7) 
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Model     Intercept   Silt‐clay  (Silt‐clay)²  TSM_min Year  R² 
Log(ܵ)  OLS  2.76  ‐0.81  0.34  ‐0.33  0.15  0.68 
GLS  2.75  ‐0.87  0.33  ‐0.28  0.1  0.66 
ES(25)  OLS  9.53  ‐5.36  1.73  ‐1.57  0.73 






































S  OK  S  44  42.7  320  88  spherical 
RK  residuals OLS   37  3.2  90  71  spherical 
RK  residuals GLS   34  2.6  76  69  spherical 
ES(25)  OK  ES(25)  4.3  47.5  36.5  89  spherical 
RK  residuals OLS   3.1  13.6  5.8  65  spherical 




































MEE  RMSE  MAEE  Pearson  Spearman 
S  No model  OK  0.39  14.99  11.35  0.37  0.83 
OLS  No kriging  1.17  12.41  10.08  0.61  0.85 
OLS  RK  0.56  12.35  9.86  0.60  0.85 
GLS  No kriging  ‐0.53  11.76  9.46  0.63  0.86 
GLS  RK  ‐0.37  11.84  9.42  0.62  0.87 
ES(25)  No model  OK  0.02  3.63  2.52  0.57  0.87 
OLS  No kriging  ‐0.26  2.67  2.14  0.80  0.84 
OLS  RK  0.04  2.56  2.04  0.80  0.87 
GLS  No kriging  ‐0.51  2.65  2.14  0.81  0.85 





























































































































































































































































































































Variable  Unit  Minimum  Maximum  Median 
Silt‐clay content  %  0  84  0.053 
Total suspended matter (average)  g.m‐3  1  24  2.6 
Total suspended matter (maximum)  g.m‐3  2.3  66  7.3 
Total suspended matter (minimum)  g.m‐3  0.2  14  0.8 
Chlorophyll a (average)  mg.m‐3  1.3  26  3.2 
Chlorophyll a (maximum)  mg.m‐3  2.7  39  12 
Chlorophyll a (minimum)  mg.m‐3  0.04  20  1.1 






























































































































































































































































































































No Cross‐validation  ‐  186  126  223 
Cross‐validation  0  188  122  223 
Passing both tests   180  111 
CV ‐ 5 km  5  ‐  76  150 












No cross‐validation  ‐0.15  ‐0.3  ‐0.6  ‐0.8 




















































































































































































































































































































































































































































































































































































































Daptonema tenuispiculum   ‐0.02  0.07  0.14  0.31  ‐0.07 
Dichromadora cucullata  0.00  0.03  0.45  0.59*  ‐0.1 
Enoploides spiculohamatus   0.32  0.27  0.68*  0.70*  0.39 
Onyx perfectus  0.31  0.40  0.55*  0.39  0.45* 
Sabatieria celtica   0.41  0.30  0.28  0.11  0.69* 
















Daptonema tenuispiculum   0.86  0.89  0.94  0.92  0.74 
Dichromadora cucullata  0.58  0.68  0.51  0.84  0.48 
Enoploides spiculohamatus   0.67  0.67  0.95  0.97  0.74 
Onyx perfectus  0.66  0.59  0.92  0.92  0.8 
Sabatieria celtica   0.79  0.76  0.85  0.9  0.88 
































































































































Sabatieria celtica  RA     
5% 




































































































































































































































































































































  Variable  Abbreviation  Institute 















































random models of  the  total area,  than  for  the  random models  selected  from  the actually 
sampled stations. This  shows  that  there  is actually a sample bias  in  the sampling stations: 





maximum current velocity at  the bottom  layer  (umax) and average current velocity at  the 
bottom  layer  (umea). These properties are also  found by the backward modelling  (see Fig. 
7.3),  but  here  the  silt‐clay  fraction  is  also  selected  as  an  important  variable, which  is  in 
accordance with  previous  research  (Willems  et  al.,  2008).  Therefore,  only  the  backward 
selection is used.  
 




























































































10 percentile training presence  0.222  30  91%  51% 
Maximum training sensitivity plus specificity  0.358  19  78%  68% 
Table 7.3. Logistic thresholds and predicted area of Lanice conchilega in comparison with 
Abra alba community. 































































































































































































Average total suspended matter  tsme  g.m‐3  Belcolour 
Maximum total suspended matter  tsma  g.m‐3  Belcolour 
Minimum total suspended matter  tsmi  g.m‐3  Belcolour 
Average chlorophyll content  chme  mg.m‐3  Belcolour 
Maximum chlorophyll content  chma  mg.m‐3  Belcolour 











Minimum bottom shear stress  bsti  N.m‐2  MUMM 
Mean bottom shear stress  bstm  N.m‐2  MUMM 
Maximum bottom shear stress  bstx  N.m‐2  MUMM 
Size of the residual currents  mcur  m.s‐1  MUMM 
Maximum depth‐averaged current velocity  mmax  m.s‐1  MUMM 
Magnitude of the residual transports  mtra  m.s‐1  MUMM 
Residual currents  rcur  m.s‐1  MUMM 
Residual transports  rtra  m.s‐1  MUMM 
Tidal amplitude  tamp  m  MUMM 
Maximum current velocity at the bottom  umax  m.s‐1  MUMM 






Water depth  dept  m  RCMG 
Slope of the sea bottom  slop  °  RCMG 
Bathymetric Position Index (1600 m range)  bp20  ‐  RCMG 
Bathymetric Position Index (240 m range)  bp13  ‐  RCMG 
Rugosity of the bottom  rugo  m².m‐2  RCMG 




Median grain size  d50x  µm  RCMG 
Gravel content  grav  weight%  RCMG 
Sand content (63 µm ‐ 2 mm)  sand  %  RCMG 

























































































































































































































Maximum bottom shear stress  bstx  27.4  39.7 
Water depth  dept  22.8  35.9 
Sand Fraction  sand  15.9  24.4 
Maximum chlorophyll content  chma  29.9   











































  Variogram parameters    Model validation parameters 
Nugget  sill  Range (km)    MEE  RMSE  Pearson  Spearman  MAEE 
Ordinary kriging  0.24  1.50  5.4    ‐0.02  0.59  0.83  0.84  0.45 





















































































































































































Approach  Discriminative approach  Discriminative approach  Generative approach 

































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































Metacommunities  are  a  set  of  local  communities  that  are  linked  by  dispersal  of multiple 
interacting species on a regional scale (Hubbell, 2001). Depending on the relative importance 
of  environmental  heterogeneity  (niche  concept)  and  dispersal  processes,  four  types  of 
metacommunities  are  discerned  (Leibold  et  al.,  2004):  the  species  sorting,  source‐sink 
dynamics, the neutral model and patch dynamics type. The concept of the metacommunity 
is mostly  theoretical  and  actual  research  on metacommunities  is  impaired  since  little  is 
known about the individual dispersal capacities of species. Nevertheless, we touch upon two 
aspects: patch dynamics and species sorting.  
Patch  dynamics  describe  species  composition  between  multiple,  identical  patches,  and 
emphasizes  colonisation‐competitive  ability  trade‐offs. Here,  the  species  composition  in  a 
local community in a sample core is compared with the species composition of sample core 
originating  from  the  same  sampling  event.  The  local  species  pool  forms  aggregated 
communities  and no  competitive  interactions  could be discerned  in  the data.  In  addition, 
little is known about the dispersion and colonisation abilities of the species.  
Species  sorting  describes  variation  in  abundance  and  composition  within  the 
metacommunity due to individual species responses to environmental drivers, rather than to 
competitive  interactions. This  is based on  the niche concept of Hutchinson  (1957).  In  fact, 





















































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































van  Oevelen,  D.,  Soetaert,  K.,  Franco,  M.A.,  Moodley,  L.,  van  Ijzerloo,  L.,  Vincx,  M., 
Vanaverbeke, J., 2009. Organic matter input and processing in two contrasting North 













































































































































































































































is summed with ࢃ. ࢖ to form the input ݊ which is the argument of the transfer function ݂. 
Two or more of the neurons shown above may be combined in a layer, and a particular 
network might contain one or more such layers. First consider a single layer of neurons. 


































































































































train  train  train  train  train  train  train  train  val  test  → model 1 
test  train  train  train  train  train  train  train  train  val  → model 2 
val  test  train  train  train  train  train  train  train  train  → model 3 
train  val  test  train  train  train  train  train  train  train  → model 4 
train  train  val  test  train  train  train  train  train  train  → model 5 
train  train  train  val  test  train  train  train  train  train  → model 6 
train  train  train  train  val  test  train  train  train  train  → model 7 
train  train  train  train  train  val  test  train  train  train  → model 8 
train  train  train  train  train  train  val  test  train  train  → model 9 
















































































γሺܐሻ  ൌ  ଵ
ଶNሺܐሻ



































directions.  However,  in  an  anisotropic  situation  the  regionalised  variable  may  display 

















modelled by the variogram: ߝᇱሺܠሻ ൌ  ܼሺܠሻ െ ݉. Hence the equation is modified to: 




























SK works on the residuals ܴ: ܴሺܠఈሻ ൌ ܼሺܠఈሻ െ ݉       




















































Residuals ܴ ൌ ܼ െ መܼ  






















































































































A space ܺ represents the geographic region of  interest. Typically, ܺ  is a set of discrete grid 
cells. Also a set of points ݔଵ, . . . , ݔ௠ in ܺ are given, each representing a locality where the 
species  has  been  observed  and  recorded.  In  addition,  a  set  of  environmental  variables 






ܪሺߨොሻ ൌ  െ ∑ ߨො ሺݔሻ. logୣ൫ߨොሺݔሻ൯௫א௑       (Eq. A1.11) 
The entropy  is nonnegative and  is at most the natural  log of the number of elements  in ܺ. 






































௜ୀଵ , which can be written as ߨ෤ሾ ௝݂ሿ where ߨ෤  is the 
uniform distribution on the sample points, and is an estimation of ߨሾ ௝݂ሿ. The probability 
distribution ߨො  of maximum entropy is subject to the constraint that each feature  ௝݂ has the 
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|ߨොൣ ௝݂൧ െ  ߨ෤ൣ ௝݂൧| ൑ ߚ௝        (Eq. A1.15) 
for each feature  ௝݂ for some constants ߚ௝ resulting in a form of l1‐regularisation. The Maxent 
distribution can now be shown to be the Gibbs distribution that minimises 
ߨ෤ሾെ logୣnሺݍఒሻሿ ൅ ∑ ߚ௝หߣ௝ห
௡
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Kappa  a ൅ d െ
ሺa ൅ cሻሺa ൅ bሻ ൅ ሺb ൅ dሻሺc ൅ dሻ
N
ܰ െ

























































































































































































































































































































































































































































































































































































































ܵ ൌ  ∑ ௡݂ሺݔሻ
௡









ܮ௢௨௧௣௨௧ ൌ  
ݍఒሺݔሻ. ݁௘௡௧௥௢௣௬

















Product feature  ݂ሺݔ, ݕሻ ൌ ߣ.










Reverse hinge  if x < ݇ଶ then ݂ሺݔሻ ൌ ߣ.
௞మି ௫
௞మି௞భ
 else ݂ሺݔሻ ൌ 0  ݇ଶ= hinge  
݇ଵ is the minimum 









variable  feature  λ  k1  k2 
Daptonema tenuispiculum   Tavg  linear  4.85  0.98  24.06 
   LPN  4.85 
   DN  337.34 
      entropy  8.02 
Dichromadora cucullata   Tavg^2  quadratic  ‐70.62  2.85  579.12 
   Cavg*Dept  product   17.99  ‐15.32  353.94 
   Cavg*Tavg  product   ‐100.46  4.20  337.08 
   Cmin*D50x  product   5.98  0.89  2039.59 
   LPN  7.27 
   DN  779.14 
      entropy  8.48 
Enoploides spiculohamatus   Cmax  linear  3.44  4.89  38.83 
   LPN  3.44 
   DN  1133.01 
      entropy  8.80 
Onyx perfectus   Cavg  linear  ‐6.08  1.98  17.84 
   Cavg^2  quadratic  ‐25.53  3.93  318.16 
   D50x^2  quadratic  1.76  16.15  363174.99 
   Dept^2  quadratic  ‐14.97  0.00  2484.22 
   `Cavg  reverse hinge  2.25  1.98  4.35 
   `Cmax  reverse hinge  ‐2.90  4.89  10.15 
   `Dept  reverse hinge  0.14  ‐1.00  9.24 
   `Dept  reverse hinge  0.17  ‐1.00  9.29 
   `Dept  reverse hinge  0.11  ‐1.00  9.52 
   `Tavg  reverse hinge  ‐2.93  1.69  7.53 
   `Tmin  reverse hinge  ‐0.38  0.32  0.86 
   `Tmin  reverse hinge  ‐4.47  0.32  1.06 
   `Tmin  reverse hinge  1.07  0.32  1.90 
   `Tmin  reverse hinge  0.55  0.32  1.97 
   `Tmin  reverse hinge  0.42  0.32  2.82 
   `Tmin  reverse hinge  0.61  0.32  2.91 
   'Cmax  forward hinge  0.74  28.02  38.83 
   'Cmax  forward hinge  0.30  28.15  38.83 
   LPN  ‐0.64 
   DN  167.44 






variable  feature  λ  k1  k2 
Sabatieria celtica   Cmin  linear  7.12  0.04  13.69 
   Tavg  linear  4.03  0.98  24.07 
   Tmax  linear  1.28  2.42  65.74 
   Cavg^2  quadratic  ‐1.85  1.72  383.22 
   Cmin^2  quadratic  ‐4.02  0.00  187.50 
   Tavg^2  quadratic  ‐2.98  0.96  579.17 
   Tmax^2  quadratic  1.67  5.87  4321.48 
   LPN  4.18 
   DN  610.23 
      entropy  8.90 
Sabatieria punctata   Cmax  linear  1.35  4.89  38.83 
   Tmax  linear  3.00  3.03  55.95 
   D50x^2  quadratic  ‐5.34  16.15  363174.99 
   D50x*Tmax  product   1.06  123.91  15593.29 
   (18.02<Tmax)  threshold   1.11  0.00  1.00 
   (28.06<Tmax)  threshold   0.11  0.00  1.00 
   (19.55<Cmax)  threshold   0.31  0.00  1.00 
   (304.28<D50x)  threshold   ‐0.32  0.00  1.00 
   (36.48<Tmax)  threshold   ‐0.83  0.00  1.00 
   (2.02<Cmin)  threshold   ‐0.42  0.00  1.00 
   (0.11<Cmin)  threshold   ‐0.30  0.00  1.00 
   (28.56<Tmax)  threshold   0.04  0.00  1.00 
   (35.13<Cmax)  threshold   ‐0.22  0.00  1.00 
   LPN  4.59 
   DN  390.95 















































for aantal=1:10       % aantal = number of files with ‘aantalRand’ null models 
































                      if submatrix(1:aantalReps,y)==zeros(aantalReps,1) 
                          submatrix(:,y)=[]; 







              if A>1 && B>1   % try swaps if the remaining matrix contains more  
                                   % than 1 replicate and more than 1 species 
                    while sw<swaps % try 1000 swaps  
                         % choose randomly 2 replicates and 2 species 
                         randomNr1 = randint(2,1,[1,A]);  
                         randomNr2 = randint(2,1,[1,B]);  
                         % check if 2 different species and 2 different replicates are chosen 
                         if (randomNr1(1)~= randomNr1(2)) && … 
                  (randomNr2(1)~= randomNr2(2)) 
                              sw = sw+1; 
                              % check if matrix is like [0 1; 1 0] or [1 0; 0 1]   
                              if ((submatrix(randomNr1(1),randomNr2(1))== ... 
    submatrix(randomNr1(2),randomNr2(2))) && ... 
                                     (submatrix(randomNr1(1),randomNr2(2))== ... 
    submatrix(randomNr1(2),randomNr2(1))) && ... 
                            (submatrix(randomNr1(1),randomNr2(1))~= ... 
    submatrix(randomNr1(1),randomNr2(2)))) 
                                    % perform swap 
                                   submatrix(randomNr1(1),randomNr2(1)) = ... 
    abs(submatrix(randomNr1(1),randomNr2(1))‐1); 
                                   submatrix(randomNr1(1),randomNr2(2)) = ... 
    abs(submatrix(randomNr1(1),randomNr2(2))‐1); 
                                   submatrix(randomNr1(2),randomNr2(1)) = ... 
    abs(submatrix(randomNr1(2),randomNr2(1))‐1); 





                                   aantalSwaps=aantalSwaps+1; 
                              end 
                         end     %if  







                        submatrix2(1:aantalReps,y)=zeros(aantalReps,1); 
                    else submatrix2(1:aantalReps,y)=submatrix(1:aantalReps,NN); 
                         NN=NN+1; 
















            for y1=1:(Y‐1)       % species y1 




                      % calculate how many times species y1 and y2 appear together in a  
          % replicate (S) 
                      som=matrixNull(:,y1)+matrixNull(:,y2); 
                      verschil=abs(matrixNull(:,y1)‐matrixNull(:,y2)); 
                      S=sum(som‐verschil)/2; 
                      CU=CU+(ri‐S)*(rj‐S); 
                      Tsc=Tsc + S*(aantalRep+S‐ri‐rj);     %T 
                      Scr=Scr+S;               %S 
                       if max((som))==1           %checker 
                          checker = checker+1; 
                       end 



































































          end     % if 




groep='1A'               % define feeding type  
Nrandom=100;             % number of null models in one file 


















































































































      [T2,T2info] = mapminmax(T1);       % transform target to interval [‐1 1] 
      for neuron = neuronStart:neuronInterval:neuronEind    % find # neurons 










                          val.P(:,M)=P2(:,rij); 
                          P(:,rij)=[]; 
                          val.T(1,M)=T(1,rij); 
                          T(:,rij)=[]; 
                          M=M+1; 
                       elseif fanny(rij,9)==fold+1 || (fold==10 && fanny(rij,9)==1) 
                          test.P(:,Mt)=P2(:,rij); 
                          P(:,rij)=[]; 
                          test.T(1,Mt)=T(1,rij); 
                          T(:,rij)=[]; 
                          Mt=Mt+1; 
                      end 
                end 
                for keer=1:20         % construct 20 neural networks 
                      kr=int2str(keer); 
                      % NET = NEWFF creates a new network: first transfer function = tansig 
                      % transfer function of ultimate layer = purelin 
                      net1=newff(minmax(P), [neuron, 1],{'tansig', 'purelin'},'trainlm'); 
                      net1.trainParam.goal=0.0005; 
                      net1.trainParam.max_fail=10; 
                      % train network 
                      [net, tr] = train(net1, P, T,[],[],val,test); 
                      % simulate data with network 
                      aL=sim(net,P); 
                      % backtransform output of network to original range 
                      aL=mapminmax('reverse',aL,T2info); 
                      TL=mapminmax('reverse',T,T2info); 
                      % calculate performance parameters for training data 
                      RL= corrcoef(aL,TL); 
                      rSpearmanL = corr(aL.',TL.','type','spearman'); 
                      nL = length(aL); 
                      RMSEL= sqrt((1/nL)*sum((aL‐TL).^2)); 
                      RMSELgem=sqrt((1/nL)*sum((aL‐TL).^2))/mean(T1); 
                      RSEL= sqrt(sum((aL‐TL).^2)/sum((TL‐mean(T1)).^2)); 
                      EL= (1/nL)*sum((aL‐TL).^2); 
                 
                    % calculate performance parameters for independent test data 
                      aT=sim(net,test.P); 
                      aT=mapminmax('reverse',aT,T2info); 
                      testT=mapminmax('reverse',test.T,T2info); 
                      RT= corrcoef(aT,testT); 
                      rSpearmanT = corr(aT.',testT.','type','spearman'); 
                      nT = length(aT); 
                      RMSET= sqrt((1/nT)*sum((aT‐testT).^2)); 




                      RSET= sqrt(sum((aT‐testT).^2)/sum((aT‐mean(T1)).^2)); 
                      ET= (1/nT)*sum((aT‐testT).^2); 
  
                       % calculate performance parameters for all data 
                      aAlles=sim(net,P2); 
                      aAlles=mapminmax('reverse',aAlles,T2info); 
                      Ralles= corrcoef(aAlles,T1); 
                      rSpearmanalles = corr(aAlles.',T1.','type','spearman'); 
                      nalles = length(aAlles); 
                      RMSEalles= sqrt((1/nalles)*sum((aAlles‐T1).^2)); 
                      RMSEallesgem=sqrt((1/nalles)*sum((aAlles‐T1).^2))/mean(T1); 
                      RSEalles= sqrt(sum((aAlles‐T1).^2)/sum((aAlles‐mean(T1)).^2)); 
                      Ealles= (1/nalles)*sum((aAlles‐T1).^2); 
 
                      % test normality of residuals 
                      residuelen=aAlles‐T1; 
                      [hL pL lL cL]=lillietest(residuelen); 
                      if lL>cL 
                          NormResi=0; 
                      else NormResi=1; 
                      end 
                      result(N,1)=index;             result(N,2)=neuron; 
                      result(N,3)=fold;                result(N,4)=keer; 
                      result(N,5)=RL(2,1);       result(N,6)=rSpearmanL; 
                      result(N,7)=RMSEL;            result(N,8)=RMSELgem; 
                      result(N,9)=RSEL;              result(N,10)=EL; 
                      result(N,11)=RT(2,1);         result(N,12)=rSpearmanT; 
                      result(N,13)=RMSET;    result(N,14)=RMSETgem; 
                      result(N,15)=RSET;             result(N,16)=ET; 
                      result(N,17)=Ralles(2,1);      result(N,18)=rSpearmanalles; 
                      result(N,19)=RMSEalles;        result(N,20)=RMSEallesgem; 
                      result(N,21)=RSEalles;        result(N,22)=Ealles; 
                      result(N,23)=NormResi;         result(N,24)=cL; 
                      result(N,25)=lL;                 result(N,26)=pL; 
                      N=N+1; 
                      % save the network for later use 
                      nm=['Res\netT_' datum '_K' kr '_F' fld '_T' indx '.mat']; 
                      save(nm,'net'); 
                      clear net, clear tr, clear net1, clear av,  
            clear Rv, clear nv 
                end     % keer 
            end       % fold 













neuron=2; folds=10;       % best model has 2 neurons & 10‐fold cross‐validation was 
applied 
intervallen=20;         % number of intervals considered in variable contribution 























                      min=temp(te1,36); 



























      % consideration 
               for noise=1:(intervallen+1) 
                      ruis=randn(NZ1,1).'; 
                      [ruis2,ruisInfo]=mapminmax(ruis); 
                      ruis2T=ruis2.'; 
                var4=variabele+ruis2T*(MIMA(2)‐MIMA(1))*(noise‐1)/(2*intervallen);            
                      var4=mapminmax(var4.',MIMA(1),MIMA(2)).'; 
                      NZdata(:,nz2)=var4; 
                      P1 = NZdata.'; 
                      P2 = mapstd('apply',P1,P2info); 
                      P2=processpca('apply',P2,P2infoPCA); 
                      % simulate output with altered variables data 
                      a=sim(net,P2); 
          % backtransform 
                      a=mapminmax('reverse',a,T2info); 
                      Rt= corrcoef(a,T1); 
                      rSpearman = corr(a.',T1.','type','spearman'); 
                      nt = length(a); 
          % calculate root mean squared error on output 
                      RMSEt= sqrt((1/nt)*sum((a‐T1).^2));                






















for target=1:targets        % loop for targets (biodiversity indices) 
    for noise=1:(intervallen+1)    % loop for level of noise 
            for nz2=1:NZ2        % loop for each environmental variable 
                for fold=1:10    % loop for each fold 
        matrix4(target,nz2,noise,fold)= (resultNoise(target,nz2,noise,fold)‐ ... 





























































































                      NZab=waarden; 
                      Interval=m+abI*(interv‐1); 
                      % keep percentile values of all environmental variables 
                      % replace data of 1 variable by constant value 
                      NZab(vari,:)=Interval*ones(1,PE2);  
                      NZab = mapstd('apply',NZab,P2info); 
                      NZab = processpca('apply',NZab,P2infoPCA); 
                      % calculate output for altered environmental variables matrix 
                      aNZab=sim(net,NZab); 
                      aNZ=mapminmax('reverse',aNZab,T2info); 
                      profile(vari,interv,target,fold)=mean(aNZ); 
                end     %intervals 
            end       % variables 
      end  







































                      if profile(vari,interv,target,beste)==extremen(vari,1) 
                          MIN=interv; 
                      elseif profile(vari,interv,target,beste)==extremen(vari,2) 
                          MAX=interv; 










































              for interv=1:(abN+1)           % do this for ‘abN’ intervals 
                    NZab=P1; 
                    Interval=mM(1)+abI*(interv‐1); 
                    NZab(vari,:)=Interval*ones(W,1);    % change the values of 1  






              end     %intervals 












meio=read.table("rekenR2.txt", header=TRUE)      # load training data 
validatie=read.table("valR.txt",header=TRUE)      # load validation data 
dimensies=dim(meio) 









































































































          for rij=1:X        % find data for each species 
                if lijst(rij,1)==species 






























                           temp2(1,:)=duo; aantal=aantal+1; success=1; 
                      end 
                      if ~isempty(temp2) 
                           afstand2nieuw = sqrt((temp2(1,1)‐duo(1))^2+(temp2(1,2)‐duo(2))^2); 
                      end  
                      if isempty(temp3)&& ~isempty(temp2) && afstand2nieuw > … 
        mindist && afstand1nieuw > mindist 
                            temp3(1,:)=duo;  aantal=aantal+1; success=1; 
                      end 
                      if ~isempty(temp3) 
                           afstand3nieuw = sqrt((temp3(1,1)‐duo(1))^2+(temp3(1,2)‐duo(2))^2); 
                      end 
                      if isempty(temp4)&& ~isempty(temp2) && ~isempty(temp3) && … 
        afstand3nieuw > mindist && afstand2nieuw > mindist && ...  
        afstand1nieuw > mindist 
                           temp4(1,:)=duo;  aantal=aantal+1; success=1; 
                      end     
                      if ~isempty(temp4) 






        ~isempty(temp4) && afstand4nieuw > mindist && afstand3nieuw > ... 
        mindist && afstand2nieuw > mindist && afstand1nieuw > mindist 
                           temp5(1,:)=duo;  aantal=aantal+1; success=1; 
                      end      
                      if success==0 
                           reserve=reserve+1; 
                      end 
                end         
                for t1=T1:‐1:1    % delete the assigned stations from list 
                      duo=coord(t1,1:2); 
                      if isequal(temp1,duo) || isequal(temp2,duo) || … 
        isequal(temp3,duo) || isequal(temp4,duo) || isequal(temp5,duo) 
                          coord(t1,:)=[]; 







      % add randomly stations to the 5 subsets while considering the minimum  










                            afstand=sqrt((temp1(r,1)‐duo(1))^2+(temp1(r,2)‐duo(2))^2); 
                            if afstand<mdeerste(1)  
                                mdeerste(1)=afstand; 
                            end 
                      end 
                       [d21,d22]=size(temp2); 
                      for r=1:d21 
                            afstand=sqrt((temp2(r,1)‐duo(1))^2+(temp2(r,2)‐duo(2))^2); 
                            if afstand<mdeerste(2) 
                                mdeerste(2)=afstand; 




                            afstand=sqrt((temp3(r,1)‐duo(1))^2+(temp3(r,2)‐duo(2))^2); 




                                mdeerste(3)=afstand; 




                            afstand=sqrt((temp4(r,1)‐duo(1))^2+(temp4(r,2)‐duo(2))^2); 
                            if afstand<mdeerste(4) 
                                 mdeerste(4)=afstand; 
                            end 
                      end 
             [d51,d52]=size(temp5); 
                      for r=1:d51 
                            afstand=sqrt((temp5(r,1)‐duo(1))^2+(temp5(r,2)‐duo(2))^2); 
                            if afstand<mdeerste(5) 
                                mdeerste(5)=afstand; 
                            end 
                      end 
                             %for which subset is the minimum distance found 
                       Min1=min(mdeerste);   
                       Min2=10^10; 
                       for k=1:5   
                           if mdeerste(k)>Min1 && mdeerste(k)<Min2 
                                Min2=mdeerste(k); 
                                m2=k; 
                           elseif mdeerste(k)==Min1 
                                m1=k; 
                           end 
                    end 
                tr=zeros(1,5); 
                    if Min1==0  
                          reserve=reserve+1; 
                         %  if the pair is distant enough from all sets,  
          % assign to a back‐up group  
                       elseif Min1>mindist 
                        reservegroep(RG1,1:2)=duo; 
                        RG1=RG1+1; 
                           aantal2=aantal2+1; 
        % if the distance of newly chosen pair falls within ‘mindist’ range  
        % from one subset, but is not too close to any other of the four sets 
        %  then assign the pair  
        elseif Min1<=mindist && Min1>0 && Min2>mindist           
                            if m1==1 && r1<(ceil(aantalSt/5) + 1)      
                                  temp1(r1,:)=duo; r1=r1+1; success=1; aantal2=aantal2+1; 
                              elseif m1==2 && r2<(ceil(aantalSt/5) + 1)      
                                  temp2(r2,:)=duo; r2=r2+1; success=1; aantal2=aantal2+1; 
                              elseif m1==3 && r3<(ceil(aantalSt/5) + 1)      




                               elseif m1==4 && r4<(ceil(aantalSt/5) + 1)      
                                  temp4(r4,:)=duo; r4=r4+1; success=1; aantal2=aantal2+1;                    
                               elseif m1==5 && r5<(ceil(aantalSt/5) + 1)      
                                  temp5(r5,:)=duo; r5=r5+1; success=1; aantal2=aantal2+1;    
                              else success=0; 
                                  reserve=reserve+1;   
                              end 
                       elseif success==0; 
                            reserve=reserve+1;     





               [RGR,RGK]=size(reservegroep); 
                  for rijRG=1:RGR 
                         duo=reservegroep(rijRG,:); 
                         % calculate distance 
                         mdeerste(1:5)=ones(1,5)*10^20;  
                         [d11,d12]=size(temp1); 
                         for r=1:d11 
                              afstand=sqrt((temp1(r,1)‐duo(1))^2+(temp1(r,2)‐duo(2))^2); 
                              if afstand<mdeerste(1)  
                                  mdeerste(1)=afstand; 
                              end 
                         end 
                      [d21,d22]=size(temp2); 
                        for r=1:d21 
                              afstand=sqrt((temp2(r,1)‐duo(1))^2+(temp2(r,2)‐duo(2))^2); 
                              if afstand<mdeerste(2) 
                                  mdeerste(2)=afstand; 
                              end 
                        end 
                         [d31,d32]=size(temp3); 
                        for r=1:d31 
                              afstand=sqrt((temp3(r,1)‐duo(1))^2+(temp3(r,2)‐duo(2))^2); 
                              if afstand<mdeerste(3) 
                                  mdeerste(3)=afstand; 
                              end 
                        end 
                      [d41,d42]=size(temp4); 
                        for r=1:d41 
                              afstand=sqrt((temp4(r,1)‐duo(1))^2+(temp4(r,2)‐duo(2))^2); 
                              if afstand<mdeerste(4) 
                                   mdeerste(4)=afstand; 
                              end 




                        [d51,d52]=size(temp5); 
                        for r=1:d51 
                              afstand=sqrt((temp5(r,1)‐duo(1))^2+(temp5(r,2)‐duo(2))^2); 
                              if afstand<mdeerste(5) 
                                  mdeerste(5)=afstand; 
                              end 
                        end 
                  % find subset where the minimum distance is found  
                         Min1=min(mdeerste);   
                         Min2=10^10; 
                         for k=1:5   
                             if mdeerste(k)>Min1 && mdeerste(k)<Min2 
                                  Min2=mdeerste(k); 
                                  m2=k; 
                             elseif mdeerste(k)==Min1 
                                  m1=k; 
                             end 
                         end 
  
                         % check the number of data in each subset 
                         aantalEl(1,1)=numel(temp1)/2; aantalEl(2,1)=numel(temp2)/2;  
        aantalEl(3,1)=numel(temp3)/2; aantalEl(4,1)=numel(temp4)/2;  
        aantalEl(5,1)=numel(temp5)/2; 
                         aantalEl(1:5,2)=1:5; 
                         aantalEl=sortrows(aantalEl,1); 
        % if the pair is distant enough from all sets, assign to the subset  
        % with the least data 
              if (Min1>mindist && Min1>0)  
                                nummer=aantalEl(1,2); 
                                switch nummer 
                                    case 1 
                                          temp1(d11+1,:)=duo; 
                                    case 2 
                                          temp2(d21+1,:)=duo;     
                                    case 3 
                                          temp3(d31+1,:)=duo; 
                                    case 4 
                                          temp4(d41+1,:)=duo;  
                                    case 5 
                                          temp5(d51+1,:)=duo;     
                                end 
          % if the distance of newly chosen pair falls within ‘mindist’ range  
          % from one subset, but is not too close to any other of the  
           % four sets then assign the pair  
                           elseif (Min1<=mindist && Min1>0 && Min2>mindist) 
                                 switch m1 




                                          temp1(d11+1,:)=duo; 
                                    case 2 
                                          temp2(d21+1,:)=duo;     
                                    case 3 
                                          temp3(d31+1,:)=duo; 
                                    case 4 
                                          temp4(d41+1,:)=duo;  
                                    case 5 
                                          temp5(d51+1,:)=duo;     
                                 end 
                           end 










                 temp1OK=temp1; temp2OK=temp2; temp3OK=temp3; 















































































                         long=num2str(testset(rijT,1)); 
                         lat=num2str(testset(rijT,2)); 
                         lijn2=[spec_name ',' long ',' lat]; 
                         dlmwrite(file_name_test, lijn2, 'delimiter','','newline', 'pc', '‐append'); 








                         long=num2str(rekenset(rijR,1)); 
                         lat=num2str(rekenset(rijR,2)); 
                         lijn2=[spec_name ',' long ',' lat]; 
                         dlmwrite(file_name_reken, lijn2, 'delimiter','', 'newline', … 
          'pc', '‐append'); 
                         clear lijn2; clear long; clear lat; 
                    end 
                    clear file_name_reken; clear spec_name; clear spec_nameF; clear subs;  





















































for PA=1:Nthresholds         % loop for models with different frequencies  
      pa=int2str(ondergrenzen(PA)); 
      for features=1:Nfeatures     % loop for models with different features 
                % (i.e. linear, quadratic) 
         ftrs=int2str(features); 
            for species=1: Nspecies     % loop for different species 
              for var=1:TotaalAantalVar   % loop for different variables 
                 for fold=1:Nfolds     % loop for different folds in cross‐validation 
                         fld=int2str(fold); 
                    folder=[int2str(NrVar‐1) 'varFW\' pa 'PA\' ftrs  'Features\'  
        maxent_omgeving_asc{1,1}{var,1}(1:4)];   
                                        N=1; 
                          spec_name=[soortenlijst{1,1}{species,1}]; 
                          spec_nameF=[folder '\' soortenlijst{1,1}{species,1}  '_' fld]; 
                          file_name_html=[folder '\' spec_name '_' fld '.html']; 
          % read the .html file   
                          fid = fopen(file_name_html); 
                          if fid>0 
                                tekst = textscan(fid,'%s'); 




                                trshld=tekst{1,1}{335,1}; 
                                [s1,s2]=size(trshld); 
                                aanpassing=[]; 
                                for a=1:(100‐s2) 
                                    aanpassing=[' ' aanpassing]; 
                                end              
                                treshold(teller,1:100)=[tekst{1,1}{335,1}  aanpassing]; 
                                spec(teller)=species; 
                                 t1=(T1‐200); 
                                verderdoen=1; 
              % find the line concerning the AUC of test and training data 
              % in the file (the line is different for every file) 
                                while verderdoen 
                                  if sum(size(tekst{1,1}{t1,1}))==9 && … 
              sum(size(tekst{1,1}{t1+1,1}))==4 && ... 
                strcmp('training', tekst{1,1}{t1,1}(1:8)) && ... 
                strcmp('AUC', tekst{1,1}{t1+1,1}(1:3)) 
                                          verderdoen=0; 
                                    else t1=t1+1; 
                                    end 
                                end 
                                auc_test_temp=tekst{1,1}{t1+17,1}; 
                                auc_training_temp=tekst{1,1}{t1+3,1}; 
                                test_temp=str2double(auc_test_temp(1:5)); 
                                train_temp=str2double(auc_training_temp(1:5)); 
                                 auc_lijst(teller,1)=teller;    auc_lijst(teller,2)=species; 
                                auc_lijst(teller,3)=var;      auc_lijst(teller,4)=fold; 
                                auc_lijst(teller,5)=train_temp; auc_lijst(teller,6)=test_temp; 
                                auc_lijst(teller,7)=PA;     auc_lijst(teller,8)=features;       
                                teller=teller+1; 
                                fclose(fid); 
                          else 
                                auc_lijst(teller,1)=teller;        auc_lijst(teller,2)=species; 
             auc_lijst(teller,3)=var;      auc_lijst(teller,4)=fold; 
            auc_lijst(teller,5)=‐1;      auc_lijst(teller,6)=‐1; 
             auc_lijst(teller,7)=PA;     auc_lijst(teller,8)=features;     
                                teller =teller+1; 
                          end 
                          clear trshld; clear file_name_html; 






















              for var=1:TotaalAantalVar 
                  N=1; 
                  temp=[]; 
                  for rijtje=1:R 
                        if auc_lijst(rijtje,7)==PA && auc_lijst(rijtje,8)==features && ... 
            auc_lijst(rijtje,3)==var && auc_lijst(rijtje,2)==species 
                          temp(N,:)=data(rijtje,5:6) 
                          N=N+1; 
                        end 
                  end 
                  reken2=[]; test2=[];  
                  N1=1; N2=1; N3=1; N4=1; 
                  for t1=1:Nfolds 
                        if temp(t1,1)>0 
                            reken2(N1)=temp(t1,1); 
                            N1=N1+1; 
                        end 
                        if temp(t1,1)>0 
                            test2(N2)=temp(t1,2); 
                            N2=N2+1; 
                        end 
                  end 
                  resultaat(rijr,1)=species;      resultaat(rijr,2)=var; 
                  resultaat(rijr,3)=mean(reken2);    resultaat(rijr,4)=N1‐1; 
                  resultaat(rijr,5)=mean(test2);    resultaat(rijr,6)=N2‐1; 
                  resultaat(rijr,7)=PA;        resultaat(rijr,8)=features; 
                  rijr=rijr+1 ; 




















                      if resultaat(rijtje,7)==PA && resultaat(rijtje,8)==features && ... 
          resultaat(rijtje,1)==species 
                          temp(NN,1:8)=resultaat(rijtje,1:8); 
                          NN=NN+1; 






                      rij=per(rijp) 
                      if temp(rij,5)==maxi(5) && M==1 
                          selectie(N,1:2)=temp(rij,1:2); 
                          selectie(N,3:4)=temp(rij,7:8); 
                          selectie(N,5)=temp(rij,5); 
                          N=N+1; 
                          M=M+1; 
                      elseif isnan(maxi(5)) && M==1 
                          selectie(N,1:2)=temp(rij,1:2); 
                          selectie(N,3:4)=temp(rij,7:8); 
                          selectie(N,5)=NaN; 
                         M=M+1; N=N+1; 




































                      if volledigeLijst(rij,1)==PA && volledigeLijst(rij,2)==features && ... 
           volledigeLijst(rij,3)==species 
                          temp=volledigeLijst(rij,1:VL2); 
                          temp2=volledigeLijstAUC(rij,1:VL2); 
                      end 
                end 
                if ~isempty(temp) 
                      for vars=1:TotaalAantalVar 
                          OK=true; 
                          for kolom=4:VL2 
                                if vars==temp(1,kolom) || isnan(temp2(1,kolom)) 
                                    OK=false; 
                                end 
                          end 
                          if OK==true 
                                lijst(N,1:VL2)=temp; 
                                lijst(N,VL2+1)=vars; 
                                N=N+1; 
                          end 



































                              tlijst(LLL,:)=lijst(rijl,:); 




                      all_var=maxent_omgeving_asc; 
                      specname=soortenlijst{1,1}(species,:) 
                      lijstvar=1:TotaalAantalVar; 
                      NrModel=TotaalAantalVar‐NrVar+1 
                      temp=[]; 
                      temp=tlijst(:,4:Lij2); 
                      for rij=1:(TotaalAantalVar‐NrVar+1) 
                          eruit=1:TotaalAantalVar; 
                          for vars=1:(Lij2‐3) 
                                 eruit(temp(rij,vars))=0; 
                          end 
                          nieuwErin=temp(rij,Lij2‐3); 
                          omgevingStr=[]; 
                          for av2=1:AV1 
                              if eruit(av2)>0 
                                  omgevingStr=['togglelayerselected='  … 
              all_var{1,1}{av2,1}(1:4) ' ' omgevingStr]; 
                              end 
                          end 
                          map=[int2str(NrVar) 'varFW\' pa 'PA\' ftrs 'Features\' ... 
          maxent_omgeving_asc{1,1}{nieuwErin,1}(1:4)]; 




                          spec=int2str(species); 
                          for sub=1:Nfolds 
                                sb=int2str(sub); 
                         lijn1=['java ‐mx512m ‐jar maxent.jar ... 
            environmentallayers=C:\Bmerckx\nemspec4\kaarten_OK ' ... 
               omgevingStr 'samplesfile=C:\Bmerckx\nemspec4\' mapCF ...  
              specname{1,1} '_' sb '_reken.csv ... 
               testsamplesfile=C:\Bmerckx\nemspec4\' mapCF ... 
               specname{1,1} '_' sb '_test.csv ... 
               outputdirectory=C:\Bmerckx\nemspec4\' map  ' ' ... 
               featureStr ' noplots invisible nowarnings ... 
               nooutputgrids autorun']; 
                              dlmwrite(file_name_bat, lijn1, 'delimiter', ...  
                  '','newline', 'pc', '‐append'); 
                              clear lijn1;  
                          end 
                          clear spec; 
                          lijst1(N,1:NrVar) = temp(1:NrVar); 
                          N=N+1; 
                      end 
                    end 
            end 
    end 
end 
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